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泰山 ４ 种优势造林树种叶片凋落物分解对凋落物内细
菌群落结构的影响
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摘要：为研究泰山不同造林树种凋落物叶分解对细菌群落的影响。 以泰山 ４ 种主要优势造林树种刺槐（Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｃｄｏａｃａｃｉａ）、
麻栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ）、油松（Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ）和赤松（Ｐｉｎｕｓ ｄｅｎｓｉｆｌｏｒａ）为研究对象，采用凋落物分解袋法及 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ

测序平台对细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ４—Ｖ５ 区扩增产物进行双端测序，分析了 ４ 种树种叶片凋落物分解对细菌群落结构及多样性的影

响。 结果表明：（１）４ 种树种叶片分解速率差异显著（Ｐ＜０．０５），刺槐分解速率显著高于其他 ３ 个树种（Ｐ＜０．０５），表现为刺槐＞赤
松＞油松＞麻栎。 （２）４ 种叶凋落物分解一年后化学元素含量与初始化学元素相比均存在显著差异。 Ｃ、木质素含量均显著降低

（Ｐ＜０．０５）；Ｎ、Ｐ 含量显著升高（Ｐ＜０．０５）。 （３）所有样品一共获得 ６４３４４０ 条有效序列，分属于 ３５ 门，９２ 纲，１２１ 目，２４６ 科，４１０

属，２０６ 种。 细菌群落 ＮＭＤＳ β—多样性分析显示除油松和赤松间差异较小外，其他树种间差异程度均较大。 其中，细菌群落相

对丰度在 ５％以上的优势类群是变形菌门、放线菌门、拟杆菌门、酸杆菌门，且在 ４ 种处理之间差异显著（Ｐ <０．０５）。 在纲水平

上，α—变形菌纲、β—变形菌纲、不明放线菌纲、鞘脂杆菌纲、γ—变形菌纲、δ—变形菌纲为主要的优势纲，其中不明放线菌纲和

鞘脂杆菌纲差异显著（Ｐ <０．０５）。 在种水平上，Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ｅｌｋａｎｉｉ 和 Ｌｕｔｅｉｂａｃｔｅｒ ｒｈｉｚｏｖｉｃｉｎｕｓ 在 ４ 个处理中都为优势种，每个处

理也都有自己所特有的优势种。 （４）４ 个处理细菌丰富度（ＯＵＴ、观测到的物种数和 ＡＣＥ 指数）和系统发育多样性（ＰＤ 指数）之

间差异显著（Ｐ <０．０５），且阔叶树种刺槐和麻栎显著高于针叶树种赤松和油松。 （５）叶片凋落物性状和细菌群落 ＮＭＤＳ 分析表

明，细菌群落多样性受到凋落物化学性质的影响，尤其是凋落物初始 Ｃ ／ Ｎ 比和木质素 ／ Ｎ 比。 此外，在细菌群落多样性和叶片

凋落物化学性质两个因素中，分解速率与凋落物化学性质相关性更大。 研究结果有助于理解细菌群落结构和多样性对森林生

态系统叶片凋落物分解的影响。
关键词：凋落物叶；分解；细菌群落；多样性

Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｌｅａｆ
ｌｉｔｔｅｒ ｏｆ ｆｏｕｒ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｍｏｕｎｔ Ｔａｉ
ＬＵ Ｙｉｎｇ１，２， ＬＩ Ｋｕｎ１，２， ＬＩＡＮＧ Ｑｉａｎｇ１，２， ＬＩ Ｃｈｕａｎｒｏｎｇ１，２， ＺＨＡＮＧ Ｃａｉｈｏｎｇ１，２，∗

１ Ｔａｉｓｈａｎ Ｆｏｒｅｓｔ Ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｓｔａｔｉｏｎ， Ｔａｉａｎ ２７１０１８， Ｃｈｉｎａ

２ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｏｆ Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｔａｉａｎ ２７１０１８， Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｔｈｅ ａｉｍ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ
ｔｈｅ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｍｏｕｎｔ Ｔａｉ． Ｆｏｕｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｃｄｏａｃａｃｉａ （ＲＰ），
Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ （ ＱＡ）， Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ （ ＰＴ）， ａｎｄ Ｐｉｎｕｓ ｄｅｎｓｉｆｌｏｒａ （ ＰＤ） ｉｎ ａ Ｙａｏｘｉａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ Ｆａｒｍ ｗｅｒｅ
ｅｘａｍｉｎｅｄ． Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｇｅｎｅｓ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｆｏｕｒ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｍｏｕｎｔ Ｔａｉ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ：
（１） ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｄｉｆｆｅｒｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ（Ｐ <０．０５）． Ｉｎ ａｌｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ， ＲＰ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ
ｗａｓ ｏｂｖｉｏｕｓｌｙ ｄｅｃｏｍｐｏｓｅｄ ｆａｓｔｅｒ ｔｈａｎ ｏｔｈｅｒ ｔｈｒｅｅ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ（Ｐ <０．０５）． Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｗａｓ ＲＰ＞ ＰＤ
＞ＰＴ＞ＱＡ． （２） Ａｆｔｅｒ １ ｙｅａｒ ｏｆ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒｓ， ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｃｕｒｒｅｎｔ
ｃｈｅｍｉｃａｌ ｅｌｅｍｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｉｔｉａｌ ｃｏｎｔｅｎｔ． Ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｌｉｇｎｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ （ Ｐ ＜ ０． ０５），
ｗｈｅｒｅａｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ （Ｐ＜０．０５）． （３） Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ６４３４４０ ｖａｌｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
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ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｆｏｕｒ⁃ｔｒｅａｔｅｄ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ， ＡＣＥ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ （ＰＤ）
（Ｐ <０．０５）， ａｎｄ ｔｈｅｓｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎ ｂｒｏａｄ⁃ｌｅａｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ｏｂｖｉｏｕｓｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ． （５） Ｎｏｎ⁃
Ｍｅｔｒｉｃ Ｍｕｌｔｉ⁃Ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ Ｓｃａｌｉｎｇ （ ＮＭＤＳ） ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗａｓ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ， ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｔｈｅ ｉｎｉｔｉａｌ Ｃ ／ Ｎ ｒａｔｉｏ ａｎｄ
ｌｉｇｎｉｎ ／ Ｎ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｔｈｅ ｌｉｔｔｅｒ； Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ， ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，
ｔｈｅ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｗａｓ ｍｏｒｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｉｔｓｅｌｆ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｃａｎ
ｉｍｐｒｏｖｅ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｎ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｉｎ ｆｏｒｅｓｔ
ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ； ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ； ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

凋落物分解是森林土壤有机质和养分的主要来源之一，为微生物提供了丰富的营养源［１⁃２］。 不同的森林

凋落物可以通过形成不同的微环境直接影响土壤细菌群落结构的组成，从而影响其分解速率［３⁃５］。 目前关于

凋落物分解过程中微生物群落变化的研究主要是关注土壤中微生物群落结构［６⁃７］，而对分解过程中凋落物内

微生物群落结构的研究涉及较少［８］。 细菌作为微生物中数量最大、种类最多的一类，具有含氮量高、含碳量

低的特点，对土壤养分的形成与分解有促进作用［９⁃１１］。 研究认为细菌在凋落物分解中的贡献被低估，当分解

到后期时，凋落物养分降低，细菌群落生物量升高［１２⁃１３］。 目前细菌结构及多样性研究逐渐受到关注［１４⁃１５］。
长期以来，土壤微生物研究受技术手段的限制，无法真实地、更全面地反映土壤微生物群落多样性［１６］，特

别是在凋落物分解过程中［１７］。 新一代高通量测序技术在整体水平上破译了土壤微生物群落结构，将有助于

获得土壤微生物群落结构的更全面而完整的信息，已经成为研究土壤微生物多样性的常规手段［６，１８］。 目前，
应用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序技术研究凋落物内微生物群落结构方面的内容仍然较少。

泰山森林生态系统作为暖温带落叶森林生态系统的代表，已经受到研究者的关注。 该系统树种组成单

一，结构简单，往往是由一种乔木组成的纯林，林地内凋落物层稀薄导致土壤肥力较低，不利于森林群落长期

持续地发展。 这就要求深入了解林内养分的循环情况。 因此，本研究采用高通量测序技术对细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ
Ｖ４—Ｖ５ 区扩增产物进行双端测序，分析了泰山四种优势造林树种叶片凋落物分解对细菌群落结构的影响，
为研究叶凋落物分解的微生物控制机制提供理论依据。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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１　 研究材料和方法

１．１　 研究区概况

研究地点位于泰山森林生态系统观测研究站（１１７°０５′—１１７°０９′Ｅ，３６°１７′—３６°２０′Ｎ），本站位于山东省药

乡林场。 属于暖温带大陆性季风气候，年均气温 １８．５℃，年均降水量 ７５８ ｍｍ，主要集中在 ６—９ 月。 中低山丘

陵地貌，主要土壤类型为中性至酸性棕壤，土层较薄，厚度为 ２０—３０ ｃｍ。 地带性植被类型为暖温带落叶阔叶

林，目前森林覆盖率达 ８１．５７％，植被覆盖率达 ９０％以上。 主要森林类型为油松（Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ）、侧柏

（Ｐｌａｔｙ ｃｌａｄｕｓｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ）、赤松（Ｐｉｎｕｓ ｄｅｎｓｉｆｌｏｒａ）、刺槐（Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｃｄｏａｃａｃｉａ）、麻栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ）的人

工林。
１．２　 研究方法

１．２．１　 试验设计及样品分析

样品收集：本项目采用泰山站附近 ４ 种主要树种的叶片凋落物作为分解的材料。 为了保证后期分解试验

的顺利开展，在试验开始之前收集刺槐（ＲＰ）、麻栎（ＱＡ）、赤松（ＰＤ）和油松（ＰＴ）的叶凋落物。 叶凋落物收集

采用林内收集筐的方式，于 ２０１５ 年 ９—１０ 月在各物种的纯林内布设 １０ 个凋落物收集筐，并使收集筐分布广

泛来减少误差，将收集到的同种凋落物混合均匀，以备使用。 将收集到的叶凋落物置于室内风干备用。 取小

部分样品在 ６５℃烘箱内烘干至恒重，计算分解底物风干 ／烘干换算系数比（计算含水量）。 并测定初始样品的

Ｃ、Ｎ、Ｐ 和木质素含量。
试验布设及取样：采用通用的凋落物袋的方法，根据分解时间的长短以及所测指标的用量，每个凋落物袋

中装入风干的样品 ６ ｇ，并根据样品量选择凋落物袋的大小为 １５ ｃｍ×１５ ｃｍ（网孔大小为 １ ｍｍ×１ ｍｍ） ［１９］。
２０１６ 年 ７ 月，采用随机区组设计将分解袋布设于 ６ 个重复的试验区内，小区大小为 １０ ｍ×１０ ｍ，相邻小区设置

５ ｍ×５ ｍ 的隔离带，每个小区包含所有 ４ 个处理。 将样品置于土壤表层，先清理掉土壤表面的凋落物，然后用

自制 Ｕ 型钉将凋落物分解袋固定于土壤表面。 试验持续时间为一年，２０１７ 年 ７ 月取样。 取样时，每个小区中

每种处理取 １ 袋，清除凋落物表面粘附的土壤和长入的杂草。 其中 ３ 袋重复样品标记后立即存于液氮中，用
于测定微生物细菌群落。 样品 ＤＮＡ 的提取以及细菌多样性数据的分析由北京诺禾致源科技股份有限公司完

成。 另外的 ３ 袋重复样品在实验室内去除其中的杂质，６５℃烘干至恒重，然后称重，并测定其灰分含量，用于

矫正干重。 同时测定样品的 Ｃ、Ｎ、Ｐ 和木质素含量。
干重剩余率用 Ｏｌｓｏｎ［２０］ 负指数衰减模型 ｙ ＝ ａｅ－ｋｔ进行拟合。 式中，ｙ 为干重残留率，ａ 为修正参数，ｋ 为分

解系数，ｔ 为分解时间。 凋落物中 Ｃ、Ｎ 含量采用元素分析仪（Ｖａｒｉｏ Ｍａｘ ＣＮ），Ｐ 含量采用钼锑抗比色法，木质

素含量根据中国国家标准（ＧＢ ／ Ｔ ２６７７．８—１９９４； ＧＢ ／ Ｔ １０３３７—２００８），采用逐步提取和重量分析法。 简而言

之，样品用苯酚乙醇溶液浸提后，用 ７２％浓硫酸溶液水解，然后将悬浮物过滤掉，用蒸馏水漂洗残余物质直至

在 ＢａＣｌ２溶液中澄清。
１．２．２　 样品 ＤＮＡ 提取和测序

样本基因组 ＤＮＡ 的提取采用 ＣＴＡＢ 方法，采用琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 纯度和浓度。 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ４—
Ｖ５ 区 引 物 ５１５Ｆ ／ ９０７Ｒ， 将 Ｂａｒ—ｃｏｄｅ 序 列 通 常 加 在 ５１５Ｆ 的 ５′ 末 端， 引 物 如 下： ５１５Ｆ： ５′⁃
ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ⁃３′；９０７Ｒ：５′⁃ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣＣＴＴＴＧＡＧＴＴＴ⁃３′。 ＰＣＲ 扩增体系：２∗ｔａｑ ＰＣＲ ｍｉｘ：２５
μＬ；Ｐｒｉｍｅｒ Ｆ（１０ μＭ）：１ μＬ；Ｐｒｉｍｅｒ ＦＲ（１０ μＭ）：１ μＬ；ｇＤＮＡ：２．５ μＬ；Ｈ２Ｏ：８ μＬ。 ＰＣＲ 反应程序为：９５℃预变

性 ５ ｍｉｎ；３４ 个循环包括（９４℃，１ ｍｉｎ；５７℃，４５ ｓ；７２℃，１ ｍｉｎ）；７２℃，１０ ｍｉｎ；１６℃，５ ｍｉｎ。 Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ
公司的 Ｐｈｕｓｉｏｎ􀳏 Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ 和高效高保真酶进行 ＰＣＲ，确保扩增效率和准确

性。 委托北京诺禾致源测序公司（Ｎｏｖｅｇｅｎｅ，Ｃｈｉｎａ） 进行高通量测序。
１．３　 数据处理

利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件（Ｕｐａｒｓｅ ｖ７．０．１００１）对所有样品的全部有效数据进行聚类，选择 ９７％ 相似水平的 ＯＴＵ

３　 ９ 期 　 　 　 路颖　 等：泰山 ４ 种优势造林树种叶片凋落物分解对凋落物内细菌群落结构的影响 　
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代表序列进行分析。 利用 Ｑｉｉｍｅ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．３５．１）计算样品的 α 多样性指数，反映不同树种叶片凋落物分

解过程中细菌群落的丰度和多样性，包括 Ｃｈａｏ１ 指数、ＡＣＥ 指数、Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数。 利用 Ｒ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ２．１５．３）进行叶片分解细菌群落的 ＮＭＤＳ 分析。 用 Ａｎｏｓｉｍ 方法对组间群落相似度进

行非参数检验［２１］。 不同叶片凋落物初始化学元素、分解速率以及主要细菌优势类群相对丰度、细菌多样性之

间的差异采用单因素方差分析。 叶片凋落物性状和细菌群落的 ＮＭＤＳ 用 Ｃａｎｏｃｏ ５．０ 进行分析。

２　 结果分析

２．１　 不同物种叶凋落物分解过程的差异

从表 １ 可以看出，选择的 ４ 种叶凋落物初始化学性质之间存在显著差异。 Ｃ 含量表现出针叶树种（赤松

ＰＤ、油松 ＰＴ）显著高于阔叶树种（刺槐 ＲＰ、麻栎 ＱＡ）（Ｐ＜０．０５）；Ｎ 含量、Ｎ ／ Ｐ 比麻栎树种显著低于其他 ３ 个

树种（Ｐ＜０．０５），而 Ｃ ／ Ｎ 比麻栎显著高于其他 ３ 个树种（Ｐ＜０．０５）；木质素含量和木质素 ／ Ｎ 比赤松树种均显著

低于其他树种（Ｐ＜０．０５），其中油松木质素含量最高，显著高于其他 ３ 个树种（Ｐ＜０．０５），麻栎的木质素 ／ Ｎ 比最

高，显著高于其他 ３ 个树种（Ｐ＜０．０５）。

表 １　 叶片凋落物初始化学元素含量的差异

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｉｎｉｔｉａｌ ｅｌｅｍｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ

树种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

Ｃ
Ｔｏｔａｌ

ｃａｒｂｏｎ ／ ％

Ｎ
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
％

Ｐ
Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ ％

Ｃ ／ Ｎ
Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ：

ｎｉｔｒｏｇｅｎ

Ｎ ／ Ｐ
Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ：

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

木质素
Ｌｉｇｎｉｎ ／ ％

木质素 ／ Ｎ
Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｌｉｇｎｉｎ：

ｎｉｔｒｏｇｅｎ

ＲＰ ４５．５７±０．１３ｃ １．８６±０．０５ａ ０．４１±０．０１５ａ ２４．５８±０．５７ｂ ４．５５±０．２７ａ ２８．８４±０．３６ｃ １５．５５±０．２８ｃ

ＱＡ ４８．２３±０．８４ｂ １．２１±０．０３ｂ ０．４３±０．００６ａ ３９．９１±１．０３ａ ２．８２±０．０８ｂ ３３．６３±０．５７ｂ ２７．８１±０．２４ａ

ＰＤ ５０．６４±０．１５ａ ２．０２±０．０１ａ ０．４８±０．０５９ａ ２５．１０±０．１６ｂ ４．３７±０．６２ａ ２２．８３±０．５４ｄ １１．３２±０．３３ｄ

ＰＴ ５０．３４±０．５１ａ １．９０±０．０８ａ ０．４４±０．０３７ａ ２６．６４±０．８９ｂ ４．３９±０．９４ａ ３７．２１±０．６１ａ １９．７０±０．８５ｂ

　 　 ＲＰ：刺槐，Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｃｄｏａｃａｃｉａ；ＱＡ：麻栎，Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ；ＰＤ：赤松，Ｐｉｎｕｓ ｄｅｎｓｉｆｌｏｒａ；ＰＴ：油松，Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ；同列不同的小写字母代

表不同处理之间在 ０．０５ 水平差异显著

对 ４ 种树种叶凋落物分解一年后化学元素含量与初始化学元素含量进行对比分析，结果如图 １ 所示。 选

择的 ４ 种叶凋落物分解一年后化学元素含量与初始化学元素相比均存在显著差异。 Ｃ 含量均显著降低（Ｐ＜０．
０５）；Ｎ 含量除赤松升高不显著之外，其他 ３ 个树种均显著升高（Ｐ＜０．０５）；Ｐ 含量除刺槐升高不显著之外，其
他 ３ 个树种均显著升高（Ｐ＜０．０５）；木质素含量除赤松降低不显著之外，均表现为显著降低（Ｐ＜０．０５）。

泰山 ４ 种主要优势造林树种叶凋落物分解速率之间差异显著（Ｐ＜０．０５）。 图 ２ 可见，刺槐分解速率显著

高于其他 ３ 个树种（Ｐ＜０．０５），而麻栎、油松、赤松之间差异不显著（Ｐ＞０．０５），分解快慢表现为刺槐＞赤松＞油
松＞麻栎。
２．２　 高通量测序数据的优化分析

利用 Ｑｉｉｍｅ 软件做 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ 分析，制作稀释曲线（图 ３）。 由图 ３ 可见，随着测序序列数目的增加，１２ 个

测序样本的曲线基本趋向平稳，表明测序趋于饱和，测得的数据量渐近合理，能较真实地反应这 １２ 个样品中的

微生物群落，结合表 ４ 中的样品覆盖率，说明测序结果中包含了大多数微生物类群，更多的测序数据对新的 ＯＵＴ
贡献率较小，基本可以反映叶凋落物分解过程中微生物群落结构组成，但可能仍有少量微生物种类未被发现。
２．３　 细菌群落结构分析

高通量测序的结果显示所有样品一共获得 ６４３４４０ 条有效序列，其中最少序列为 ３７６３６ 条，最多序列为

７１００４ 条（平均序列条数为 ５３６２０ 条）。 这些序列分属于 ３５ 门，９２ 纲，１２１ 目，２４６ 科，４１０ 属，２０６ 种。 根据分

类学注释结果，分别在门和纲水平下进行样品物种丰度的统计分析。 从图 ４ 可见，在门水平上，叶片凋落物分

解中细菌类群多集中于变形菌门 （ ５８． ８％，Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门 （ １５． ３％，Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门

（１１．９％，Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、酸杆菌门（３．７％，Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ），占总序列的 ８９．７％，其中变形菌门占绝对优势。 在纲
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图 １　 ４ 种叶凋落物分解一年后化学元素含量与初始化学元素差异。

Ｆｉｇ．１　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｅｌｅｍｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｉｎｉｔｉａｌ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｎｇ ｉｎ ｏｎｅ ｙｅａｒ ｆｏｒ ｆｏｕｒ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ

ＲＰ：刺槐，Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｃｄｏａｃａｃｉａ；ＱＡ：麻栎，Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ；ＰＤ：赤松，Ｐｉｎｕｓ ｄｅｎｓｉｆｌｏｒａ；ＰＴ：油松，Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ；不同的小写字母代表不

同处理之间在 ０．０５ 水平差异显著

图 ２　 ４ 种植物叶片凋落物分解速率 ｋ 之间的差异

Ｆｉｇ．２　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｋ ｂｅｔｗｅｅｎ ｆｏｕｒ ｐｌａｎｔｓ

水平上，平均相对丰度大于 ５％的类群为 α—变形菌纲

（３７．２％， Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 β—变形菌纲 （ １０． ６％，
Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、不明放线菌纲（１１．１％，ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ⁃
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、鞘脂杆菌纲 （ ９． ８％， Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉａ）、
γ—变形菌纲（８．６％，Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、δ—变形菌

纲（５．６％，Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）。
细菌群落的 ＮＭＤＳ 分析结果显示（图 ５），Ｓｔｒｅｓｓ 为

０．０８４，说明 ＮＭＤＳ 可以准确反映样品间的差异程度。
样品的空间差异明显，４ 个树种之间油松和赤松表现出

较高的相似性，聚类位置较为接近。 即除油松和赤松间

差异较小外，其他树种间差异程度均较大。 用 Ａｎｏｓｉｍ
方法对组间群落相似度进行非参数检验。 结果也显示

（表 ２），除油松和赤松外，细菌群落结构均存在显著差

异，与图 ５ 结果一致。

表 ２　 组间细菌群落结构差异 Ａｎｏｓｉｍ 显著性检验

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎｏｓｉｍ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｔｅｓｔ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒｏｕｐｓ

分组 Ｇｒｏｕｐｓ ＱＡ⁃ＰＤ ＲＰ⁃ＰＤ ＲＰ⁃ＱＡ ＰＤ⁃ＰＴ ＱＡ⁃ＰＴ ＲＰ⁃ＰＴ

Ｒ 值 Ｒ⁃ｖａｌｕｅ ０．３７０４ ０．０７４０７ １ －０．１４８１ ０．１４８１ ０．２２２２

　 　 Ｒ 值介于（－１，１）之间，Ｒ⁃ｖａｌｕｅ 大于 ０，说明组间差异显著。 Ｒ⁃ｖａｌｕｅ 小于 ０，说明组内差异大于组间差异
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图 ３　 稀释曲线

Ｆｉｇ．３　 Ｒａｎｋ Ａｂｕｎｄａｎｃｅ

ＲＰ：刺槐，Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｃｄｏａｃａｃｉａ；ＱＡ：麻栎，Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ；ＰＤ：赤松，Ｐｉｎｕｓ ｄｅｎｓｉｆｌｏｒａ；ＰＴ：油松，Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ；数字 １．２．３ 表示同一处理

的 ３ 个重复

图 ４　 叶片分解对细菌优势群落相对丰度的影响

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｆｔｅｒ ｏｎｅ ｙｅａｒ ｏｆ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ

由图 ６ 可知，在门的水平上，刺槐叶凋落物分解一年后相对丰度最大的变形菌门显著低于麻栎和赤松

（Ｐ＜０．０５），而放线菌门显著高于其他 ３ 个树种（Ｐ＜０．０５）；麻栎叶凋落物分解中变形菌门和酸杆菌门显著高于

其他 ３ 个树种（Ｐ＜０．０５），而拟杆菌门显著低于其他 ３ 个树种（Ｐ＜０．０５）；赤松和油松在 ４ 个门中差异均不显著
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图 ５　 叶片分解细菌群落的非度量多维尺度（ＮＭＤＳ）分析

　 Ｆｉｇ．５　 Ｎｏｎ⁃Ｍｅｔｒｉｃ Ｍｕｌｔｉ⁃Ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ Ｓｃａｌｉｎｇ （ＮＭＤＳ） ａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｌｅａｆ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

（Ｐ＞０．０５）。 在纲的水平上，刺槐叶凋落物分解中不明

放线菌纲显著高于其他 ３ 个树种（Ｐ＜０．０５），麻栎叶凋

落物分解的鞘脂杆菌纲的相对丰度显著低于其他 ３ 个

树种（Ｐ＜０．０５）。
群落结构的变化主要是由优势种的变化引起的，我

们选择 ４ 个处理细菌群落中相对丰度前 ５ 位的优势种

进行 进 一 步 分 析， 结 果 如 表 ３ 所 示。 由 表 可 知，
Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ｅｌｋａｎｉｉ 和 Ｌｕｔｅｉｂａｃｔｅｒ ｒｈｉｚｏｖｉｃｉｎｕｓ 在 ４ 个

处理中都为优势种； Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ｓｏｌｉ 和 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ
ｐｒｕｎｉｃｏｌｏｒ 是刺槐处理特有的优势种；Ｌａｂｒｙｓｍｉｙａｇｉｅｎｓｉｓ
和 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ｓａｎｘａｎｉｇｅｎｅｎｓ 是麻栎特有的优势种；油
松和赤松的优势种较为相似，其中 Ｃｈｉｔｉｎｏｐｈａｇａ ｐｉｎｅｎｓｉｓ
是赤松所特有，而 Ｃｅｒｃｉｓ ｇｉｇａｎｔｅａ 是油松所特有。

图 ６　 ４ 种处理之间主要细菌优势类群相对丰度的差异

Ｆｉｇ．６　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｒｏｕｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

表 ３　 ４ 种叶凋落物细菌群落中优势种的相对丰度差异

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｆｏｕｒ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

细菌种类 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ＲＰ ／ ％ ＱＡ ／ ％ ＰＤ ／ ％ ＰＴ ／ ％

Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ｅｌｋａｎｉｉ ２．３０ ７．６８ ２．６５ ３．４１

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ｓｏｌｉ ０．７４

Ｌｕｔｅｉｂａｃｔｅｒ ｒｈｉｚｏｖｉｃｉｎｕｓ ０．７１ １．２０ ２．００ １．５９

Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ｃｅｌｌｕｌｏｓｉｌｙｔｉｃｕｍ ０．６９ １．８０ １．００

Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｐｒｕｎｉｃｏｌｏｒ ０．６６

Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ ｄｉｐｏｇｏｎｉｓ ４．２０ １．０４ １．８１

Ｌａｂｒｙｓ ｍｉｙａｇｉｅｎｓｉｓ ０．７３

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ｓａｎｘａｎｉｇｅｎｅｎｓ ０．４７

Ｃｈｉｔｉｎｏｐｈａｇ ａｐｉｎｅｎｓｉｓ ０．６７

Ｃｅｒｃｉｓ ｇｉｇａｎｔｅａ ０．７５
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２．４　 叶片凋落物分解对细菌多样性的影响

从表 ４ 可以看出，叶凋落物分解一年后微生物基因序列的覆盖率均达到 ９６．８％以上，说明所测定序列可

以充分反映样本细菌群落的种类和结构。 ４ 个树种叶凋落物分解一年后细菌丰富度（ＯＵＴ、观测到的物种数、
Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ）和系统发育多样性（ＰＤ）之间有显著差异（Ｐ <０．０５），且阔叶树种刺槐和麻栎高于针叶树种赤

松和油松。 菌群多样性香浓维纳指数麻栎最低，显著低于其他 ３ 个树种（Ｐ <０．０５），表现为刺槐＞赤松＞油松＞
麻栎。

表 ４　 叶凋落物分解一年后细菌多样性统计分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｆｔｅｒ ｏｎｅ ｙｅａｒ ｏｆ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

物种数
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ⁃ｓｐｅｃｉｅｓ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％

ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

ＰＤ 指数
ＰＤ ｉｎｄｅｘ

香浓维纳指数
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

ＲＰ ２０００±１７ａ ９６．８±０．００３ｂ ２７２９．５±９２．５ａ ２７３１．０±１０９．０ａ １４５．３±０．７ａ ９．１３±０．１１ａ

ＱＡ １９４６±８３ａｂ ９６．８±０．００１ｂ ２６７２．９±１９．１ａ ２７０６．４±６５．９ａ １４２．５±５．８ａｂ ８．３８±０．０７ｃ

ＰＤ １８３２±１８ｂｃ ９７．５±０．００２ａ ２２２１．５±８６．４ｂ ２２８２．３±９８．８ｂ １３４．３±２．６ａｂ ８．９７±０．５２ａｂ

ＰＴ １７７６±２１ｃ ９７．４±０．００１ａ ２２７５．８±８８．７ｂ ２３１１．５±６０．５ｂ １３２．８±０．７ｂ ８．７８±０．０３ｂ

２．５　 叶片凋落物性状与细菌群落 ＮＭＤＳ 分析

利用 Ｃａｎｏｃｏ５．０ 软件对叶片凋落物性状和细菌群落进行 ＮＭＤＳ 分析（图 ７），结果显示，Ｓｔｒｅｓｓ 值为 ０．０００５，
说明本分析具有很好的代表性，叶片凋落物性状与细菌群落之间的影响特别适合用 ＮＭＤＳ 进行评估。 在所研

究的 ２１ 个因子中， 根据 ＮＭＤＳ 分析结果显示， 分解速率 ｋ 值与初始 Ｃ ／ Ｎ 比相关性最大，其次是与初始的木

质素 ／ Ｎ 比和菌群多样性香浓维纳指数；菌群多样性香浓维纳指数与叶片凋落物初始木质素 ／ Ｎ 比相关性最

大，其次是初始木质素含量和 Ｃ ／ Ｎ 比；细菌群落覆盖率及菌群丰度指数（Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ）与分解一年后的 Ｎ 含

量、木质素含量以及 Ｃ 含量相关性较大；细菌群落物种数与分解一年后 Ｎ 含量、Ｎ ／ Ｐ 比以及 Ｐ 含量相关性

较大。

３　 讨论

３．１　 不同造林树种叶片凋落物化学元素含量的差异

凋落物性质与物种密切相关［２２］。 选择的 ４ 种叶片凋落物初始化学性质之间存在显著差异（表 １）。 研究

表明，凋落物中 Ｃ 含量越低，分解速率越快［１９］。 本研究中 Ｃ 含量表现出针叶树种（赤松 ＰＤ、油松 ＰＴ）显著高

于阔叶树种（刺槐 ＲＰ、麻栎 ＱＡ），其中刺槐的 Ｃ 含量最低，这可能是刺槐分解较快的原因。 大量的研究发现，
凋落物初始 Ｎ 含量以及与 Ｎ 相关的底物质量指标和凋落物分解速率有很好的相关关系，Ｃ ／ Ｎ 比和木质素 ／ Ｎ
比等指标常被用于预测凋落物的分解速率［２３⁃２４］。 本研究结果显示，Ｎ 含量、Ｎ ／ Ｐ 比麻栎树种显著低于其他 ３
个树种，而 Ｃ ／ Ｎ 比、木质素 ／ Ｎ 比麻栎显著高于其他 ３ 个树种，这也可能是麻栎分解较慢的原因。 由于 Ｎ、Ｐ 有

效性在不同生态系统间的差异，因此有些研究者认为 Ｎ 和 Ｐ 对凋落物分解限制的相对重要性也不同，当 Ｎ ／ Ｐ
比低时受 Ｎ 限制，当 Ｎ ／ Ｐ 比高时受 Ｐ 限制（通常认为 Ｎ ／ Ｐ 比＜１４ 时受 Ｎ 限制，Ｎ ／ Ｐ 比＞１６ 时受 Ｐ 限制，当 Ｎ ／
Ｐ 比在 １４ 和 １６ 之间受到 Ｎ、Ｐ 的共同限制） ［２５］。 本研究结果 Ｎ ／ Ｐ 比均＜１４，所以在本研究区域凋落物分解受

Ｎ 含量限制较多。
选择的 ４ 种叶凋落物分解一年后化学元素含量与初始化学元素相比均存在显著差异（图 １）。 结果显示，

４ 种树种叶片凋落物 Ｃ 含量均显著降低，与赵谷风等［２６］ 对青冈常绿阔叶林凋落物分解过程中营养元素动态

研究结果一致。 叶片凋落物分解一年后，４ 种叶片凋落物中 Ｎ、Ｐ 含量总体均呈增大趋势，与葛晓敏［２７］、施昀

希［２８］等研究的结果相吻合。 Ｎ 和 Ｐ 在含量上的增加都是十分普遍的。 Ｎ 含量的提高与微生物固 Ｎ、降水及

菌根的吸收等作用有关［２９］。 有研究表明，凋落物分解的初级阶段经常需要富集 Ｐ，因为新鲜凋落物中的 Ｐ 养

分不足以维持分解者的生长，而凋落物分解速率常与 Ｐ 及其相联系的凋落物质量指标显著相关［３，３０］。 木质素

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ７　 叶片凋落物性状和细菌群落的非度量多维尺度（ＮＭＤＳ）分析

Ｆｉｇ．７　 Ｎｏｎ⁃Ｍｅｔｒｉｃ Ｍｕｌｔｉ⁃Ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ Ｓｃａｌｉｎｇ （ＮＭＤＳ）ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

Ｃ：总碳含量，Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；Ｎ：总氮含量，Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｐ：总磷含量，Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；Ｃ ／ Ｎ：碳氮比，Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ： ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｎ ／ Ｐ：氮磷比，Ｒａｔｉｏ

ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ： ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；Ｌｉｇｎｉｎ：木质素含量，Ｌｉｇｎｉｎ；Ｌｉｇｎｉｎ ／ Ｎ：木质素氮比，Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｌｉｇｎｉｎ： ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＯＣ：初始总碳含量，Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；

ＯＮ：初始总氮含量，Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＯＰ：初始总磷含量，Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＯＣ ／ ＯＮ：初始碳氮比，Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｃａｒｂｏｎ： ｏｒｉｇｉｎａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＯＮ ／ ＯＰ：初始氮磷比，Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ： ｏｒｉｇｉｎａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＯＬｉｇｎｉｎ：初始木质素含量，Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｌｉｇｎｉｎ；ＯＬｉｇｎｉｎ ／ ＯＮ：初始木质素

氮比，Ｒａｔｉｏ ｏｆ Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｌｉｇｎｉｎ： Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｓｐｅｃｉｅｓ：物种数，Ｏｂｓｅｒｖｅｄ－ｓｐｅｃｉｅｓ；Ｃｏｖｅｒａｇｅ：覆盖率，Ｃｏｖｅｒａｇｅ；Ｃｈａｏ１：Ｃｈａｏ１ 指数，Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ；

ＡＣＥ：ＡＣＥ 指数，ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ；ＰＤ：ＰＤ 指数，ＰＤ ｉｎｄｅｘ；Ｓｈａｎｎｏｎ：香浓维纳指数，Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ；Ｓｉｍｐｓｏｎ：Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数，Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ；ｋ：

分解速率，ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｋ

在凋落物分解过程中属于难分解成分［１９］，在木质素含量高（＞２５％） 的凋落物中，木质素是预测凋落物分解的

较好指标［３１］。 本研究结果显示，木质素含量除赤松降低不显著之外，均表现为显著降低。 覃扬浍等［３２］ 对漓

江流域岩溶区檵木群落不同恢复阶段凋落物分解初期动态研究发现，经过一年分解后，乔林阶段木质素含量

较初始含量有所减少，这与本研究结果一致。
３．２　 不同造林树种叶片凋落物分解一年后细菌群落结构与群落多样性的差异

前人研究认为细菌在分解后期起主要作用［１３，３３］。 叶凋落物细菌群落 ＮＭＤＳ 分析（图 ５）与 Ａｎｏｓｉｍ 组间细

菌群落结构差异显著性检验（表 ２）均显示，除油松和赤松外，细菌群落结构均存在显著差异。 分解一年后，主
要的优势细菌门是变形菌门、放线菌门、拟杆菌门和酸杆菌门（图 ４）。 朱平等［５］ 在青藏高原北麓河流域分析

草甸、草原和荒漠草原土壤细菌群落结构差异发现主要优势菌群为变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、拟杆菌门

４ 个门类，与本研究结果一致。 许多研究也表明酸杆菌门、变形菌门、放线菌门细菌是不同植被土壤中的优势

群落［１１，３４］。 例如翟婉璐、丁新景等研究表明变形菌门、酸杆菌门和放线菌门分别是林地和黄河三角洲人工林

土壤中主要优势群落［１５，３５］。 这应该与酸杆菌门、变形菌门、放线菌门 ３ 门细菌的生态幅有关，它们的生态幅

９　 ９ 期 　 　 　 路颖　 等：泰山 ４ 种优势造林树种叶片凋落物分解对凋落物内细菌群落结构的影响 　
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较宽因此受环境影响也较小［３６⁃３７］。 变形菌门细菌是土壤环境中的一大类细菌群落，部分变形菌门细菌能够

利用有机物分解产生的氨气、甲烷等营养物质进行生长代谢活动［３８］。 本研究中，叶片凋落物分解一年后细菌

相对丰度最大的是变形菌门，被视为树叶分解转化的主要功能细菌，该研究结果与先前研究结果相一致［３９］。
放线菌大部分属于腐生菌，Ｃｒａｗｆｏｒｄ 等［４０］的研究表明放线菌门的部分细菌种群能够产生分解木质素的酶，具
有分解木质素和纤维素的能力，起到分解植物有机残体的作用。 分解后期叶片凋落物残留主要是一些难分解

的木质素等，刺槐的放线菌门相对丰度最大（图 ６），这也可能是刺槐分解最快的主要原因。 拟杆菌门的细菌

能破坏复杂的生物大分子，因此其与木质纤维素凋落物的分解相关［４１］。 本研究中，麻栎中拟杆菌门的相对丰

度显著低于其他 ３ 个树种（图 ６），这主要由于麻栎初始木质素含量以及木质素 ／ Ｎ 比含量较低（表 １），不利于

拟杆菌门的生长。 有研究表明酸杆菌门细菌在不同 ｐＨ 土壤中相对丰度不同，在酸性土壤中丰度较高，碱性

土壤中较低［４２］。 本研究样地土壤 ｐＨ 值 ６．５ 左右［４３］，呈弱酸性，所以酸杆菌门相对丰度较高。 其中麻栎中酸

杆菌门的相对丰度显著高于其他 ３ 个树种（图 ６），而 Ｃ 含量也相对较低，这与前人研究略有差异［４４］。 这可能

是因为前人研究的是可溶性有机碳，而我们测得是凋落物内全碳含量。 Ｍａｇｉｌｌ 等［４５］ 对森林土壤的研究表明，
土壤中 Ｎ 含量的增加会使酸杆菌门的多样性增加。 而本研究结果显示麻栎的 Ｎ 含量最低而酸杆菌门的相对

丰度却最大，与前人结果相反。 这可能与研究条件不同有关，我们研究的是凋落物内 Ｎ 含量而不是土壤中 Ｎ
含量。

在纲的水平上，叶片凋落物分解一年后，α—变形菌纲、β—变形菌纲、不明放线菌纲、鞘脂杆菌纲、γ—变

形菌纲、δ—变形菌纲相对丰度较高，其中 α—变形菌纲的相对丰度最大（图 ４）。 α—变形菌包括大量的参与

Ｃ、Ｎ 循环的细菌、这些细菌的增加对生态系统氮的稳定性和土壤能量的平衡起到重要的作用，对植物生长具

有重要意义［３５］。 研究结果显示，刺槐分解中不明放线菌纲显著高于其他 ３ 个树种（图 ６，Ｐ＜０．０５），这与前面

放线菌门的结果一致（图 ４）。 麻栎凋落物叶分解的鞘脂杆菌纲的相对丰度显著低于其他 ３ 个树种（图 ６，Ｐ＜
０．０５）。 鞘脂杆菌纲有利于凋落物中纤维素的降解［４６］，这可能是麻栎分解最慢的原因（图 ２）。

在种的水平上，Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ｅｌｋａｎｉｉ 和 Ｌｕｔｅｉｂａｃｔｅｒ ｒｈｉｚｏｖｉｃｉｎｕｓ 在 ４ 个树种中都为优势种（表 ３）。 埃氏慢

生根瘤菌（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ｅｌｋａｎｉｉ）是主要的固氮菌种，Ｃ ／ Ｎ 比是调控地上植物群落与固氮微生物群落动态的

关键因子［４７］。 本研究结果也显示在 ４ 个树种中埃氏慢生根瘤菌的相对丰度与叶片凋落物初始 Ｃ ／ Ｎ 比相一

致。 Ｌｕｔｅｉｂａｃｔｅｒ ｒｈｉｚｏｖｉｃｉｎｕｓ 属于黄单胞菌科（Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ），是主要产几丁质酶的菌株［４８］，有助于叶片凋

落物的分解。 除此之外，每个树种也都有自己所特有的优势种（表 ３）。 不同树种中优势种的差异也可能是造

成物种间群落结构差异的一个重要原因。 四种叶片凋落物分解一年后，细菌丰富度（ＯＵＴ、观测到的物种数、
Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ）和系统发育多样性（ＰＤ）之间存在差异，且阔叶树种刺槐和麻栎高于针叶树种赤松和油松（表
４）。 前人对叶片凋落物分解的研究结果也发现针叶凋落物内细菌多样性低于阔叶凋落物［８］，与本研究结果

一致。 不同的树种凋落物中含有不同的碳源和氮源，驱使土壤微生物集群定向进化，进而改变土壤肥力，阔叶

林之间微生物群落结构组成相近［３９］。 其原因可能是阔叶林树叶分解引入土壤中碳含量比针叶林高，且阔叶

林中包含更为丰富的碳源种类，导致了阔叶林下土壤微生物多样性高于针叶林［４９］。
３．３　 细菌群落多样性与叶片凋落物化学性质的关系

细菌在凋落物分解上的贡献受到凋落物化学组成的影响［１２］。 菌群多样性香浓维纳指数与叶片凋落物初

始木质素 ／ Ｎ 比相关性最大，其次是初始木质素含量和 Ｃ ／ Ｎ 比（图 ７）。 前人大量研究也表明，细菌群落多样

性与分解底物初始化学性质相关，但结论并不一致［５０］。 Ｈａｗｋｅ 和 ＶＭｌａｎｃｅ［５１］认为 Ｃ ／ Ｎ 比能够调节土壤微生

物繁衍和养分释放之间的平衡。 陈法霖等［６］ 通过研究凋落物分解过程中的土壤微生物群落发现，细菌占微

生物群落的比重与凋落物初始 Ｃ ／ Ｎ 比、木质素 ／ Ｎ 比呈显著负相关。 一般来说，新鲜凋落物的 Ｃ ／ Ｎ 比高于微

生物分解者，微生物需要从周围环境（土壤或降水） 获取养分来维持其自身的生长需求［５２］。 细菌群落覆盖率

及菌群丰度指数（Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ、ＰＤ）与分解一年后的 Ｎ 含量、木质素含量以及 Ｃ 含量相关性较大；细菌群落物

种数与分解一年后 Ｎ 含量、Ｎ ／ Ｐ 比以及 Ｐ 含量相关性较大（图 ７）。 Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ．［５３］的研究发现分解过程中细菌

０１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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群落结构受到凋落物内 Ｃ 含量的调节，而凋落物 Ｎ 含量并不会影响细菌群落结构。 而我们的结果显示菌群

多样性与凋落物内 Ｎ 含量有很大相关性，与其结果不一致。 这可能是由于研究环境条件的差异，我们的研究

关注的是叶片凋落物在森林中的分解，而该研究关注的是叶片在淡水中的分解。 而且研究方法也不同，我们

的结果是基于高通量测序，更能真实地、全面地反映微生物群落多样性。 Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ．［４４］ 认为细菌丰度与磷浓

度正相关。 我们的研究也发现细菌群落数与 Ｐ 含量相关性较大，与其结果一致。 不过与 Ｎ 相比，人们对 Ｐ 与

微生物结构和功能的关系了解较少［５４］，应该更进一步的研究。
叶片凋落物性状和细菌群落的 ＮＭＤＳ 分析结果也显示（图 ７），分解速率 ｋ 值与菌群多样性香浓维纳指数

有很大的相关性。 这与前人研究结果一致［８，５５］。 此外，我们研究还表明分解速率 ｋ 值与初始 Ｃ ／ Ｎ 比相关性

最大，其次是与初始的木质素 ／ Ｎ 比。 通常 Ｃ ／ Ｎ 比和木质素 ／ Ｎ 比高的凋落物分解较慢［１］，４ 种树种中麻栎的

Ｃ ／ Ｎ 比和木质素 ／ Ｎ 比都最高，且分解最慢，与前人结果一致。 本研究结果也表明，在本研究区域泰山森林生

态系统中，对于细菌群落多样性和叶片凋落物化学性质两个因素来说，分解速率与凋落物化学性质相关性更

大一些。
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